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ABSTRACT
In the past few decades, lots of studies were carried out to find a way for
searching relationships among various races of human beings in understanding their
relatedness within a population. This study has been performed to generate DNA
sequence data with a view to identifying genetic marker and using them in detecting
a population in a particular area, such as, in our case, Johor, Malaysia. Mitochondrial
DNA (MtDNA) sequence is usually used to detect relatedness between the races
within a human population of particular region. The sequence of the region including
hypervariable region 1 (HV1, nt16024-16365) and hypervariable region 2 (HV2,
nt73-340) are typically used in forensic study. In this study, polymorphisms of
(HV1) were investigated to discover a potential forensic marker for detecting
different races. In this research PCR amplification after DNA extraction was done to
detect the sequence of (HV1). Then, comparisons between Anderson reference - The
Cambridge Reference Sequence (rCRS) for human mitochondrial DNA - and the
sequences obtained in the current study was done. The results showed the 48
nucleotide variations within the sequence of around 340 bp nucleotides can be used
as a genetic marker in forensic study among Malay population of Johor.
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ABSTRAK
Dalam beberapa dekad yang lalu, banyak kajian telah dijalankan untuk
mencari jalan untuk mencari hubungan di kalangan pelbagai kaum manusia dalam
memahami hubungan mereka di kalangan penduduk. Kajian ini telah dilakukan
untuk menjana data jujukan DNA dengan tujuan untuk mengenal pasti penanda
genetik dan menggunakan mereka dalam mengesan penduduk di kawasan tertentu,
seperti dalam kes kami, Johor, Malaysia. DNA Mitokondria (mtDNA) urutan
biasanya digunakan untuk mengesan hubungan antara kaum di kalangan penduduk
manusia di rantau tertentu. Rentetan rantau ini, termasuk rantau hypervariable 1
(HV1, nt16024-16365) dan rantau hypervariable 2 (HV2, nt73-340) biasanya
digunakan dalam kajian forensik. Dalam kajian ini, polimorfisme (HV1) telah
disiasat untuk menemui potensi penanda forensik untuk mengesan pelbagai kaum.
Dalam kes ini, amplifikasi PCR selepas pengekstrakan DNA telah dilakukan untuk
mengesan urutan (HV1). Kemudian, perbandingan antara Anderson rujukan -
Rujukan Cambridge Sequence (rCRS) bagi DNA mitokondria manusia - dan urutan
yang diperolehi dalam kajian semasa telah dilakukan. Keputusan menunjukkan 48
variasi nukleotida dalam urutan sekitar 340 bp nukleotida boleh digunakan sebagai
penanda genetik dalam kajian forensik di kalangan penduduk Melayu Johor.
